




































































































































































































































che	 l’individuo	 traggono	 un	 vantaggio	 dalla	 loro	 associazione,	 nel	 secondo	 caso,	 sono	
soltanto	 i	microrganismi	a	 trarre	vantaggio	dall’associazione	con	 l’ospite,	 senza	 recare	



















Questo	 complesso	 ecosistema	 comprende	 sia	 specie	 autoctone,	 ovvero	microrganismi	
























del	 tratto	 gastrointestinale	 ed	 in	 particolare,	 la	 densità	 batterica	 aumenta	 in	 modo	































sia	da	considerare	sterile	durante	 la	sua	vita	uterina,	 la	presenza	di	batteri	nel	 liquido	
amniotico,	 nella	 placenta	 o	 nel	 sangue	 contenuto	 nel	 cordone	 ombelicale	 suggerisce	
l’esistenza	di	una	trasmissione	madre‐feto	di	commensali	anche	in	tale	fase111‐113.	
Dunque,	 anche	 il	 tipo	di	parto	 influenza	notevolmente	 la	 composizione	del	microbiota	






costituita	prevalentemente	da	Bifidobatteri18,	 la	 cui	 crescita	è	promossa	dai	 complessi	
oligosaccaridi	presenti	nel	latte	materno,	mentre	nella	flora	del	neonato	nutrito	con	latte	
artificiale	possono	essere	presenti	spesso	anche	specie	potenzialmente	patogene	come	



































































































































































































































































































































































































e	metaboliche	 ed	 interviene	 nel	 controllo	 delle	 vie	 di	 trascrizione	 di	 alcune	 citochine	
infiammatorie.	 In	 condizioni	 normali	 vi	 è	 un	 equilibrio	 tra	 la	 produzione	 di	 citochine	

















































































In	 linea	con	queste	considerazioni	è	 il	modello	sperimentale	messo	a	punto	 in	vivo	 sui	













































































Interessante	 è	 risultato	 il	 riscontro	 di	 un	 aumento	 della	 quantità	 di	‐defensine	 nella	
mucosa,	nel	siero	e	nelle	 feci	di	pazienti	affetti	da	CCR,	 tanto	da	essere	proposto	come	
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